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พอลิไฮดรอกซิแอลคาโนเอต (พีเอชเอ) เป็นพอลิเมอร์ชีวภาพกลุ่มหน่ึงท่ีเซลล์จุลินทรียใ์ช้
เป็นแหล่งคาร์บอนและแหล่งพลงังานส ารอง  พีเอชเอบางอนุพนัธ์สามารถใชเ้ป็นพลาสติกยอ่ยสลาย
ได้ทางชีวภาพ เน่ืองจากมีสมบติัคล้ายคลึงกบัปิโตรเคมีพอลิเมอร์ในอุตสาหกรรมพลาสติกท่ีไม่
สามารถย่อยสลายได ้และคาดว่าจะสามารถใช้ทดแทนปิโตรเคมีพอลิเมอร์เหล่านั้นได ้ แบคทีเรีย
หลายชนิดสามารถสังเคราะห์พีเอชเอในสภาวะท่ีมีแหล่งคาร์บอนในปริมาณมากเกินพอในอาหาร
เล้ียงเช้ือและมีสารอาหารท่ีจ าเป็นในปริมาณจ ากัด  การศึกษาคร้ังน้ีมีวตัถุประสงค์เพื่อหาความ
หลากหลายของแบคทีเรียท่ีสร้างพีเอชเอซ่ึงแยกไดจ้ากกากมนัส าปะหลงั โดยตรวจหาสารพีเอชเอท่ี
สะสมภายในเซลล ์และเปรียบเทียบเพื่อจดักลุ่มของแบคทีเรียตามระดบัการสะสมพีเอชเอ พร้อมทั้ง
ศึกษาสัณฐานวิทยาของเซลล์  จากการศึกษาพีเอชเอท่ีสะสมภายในเซลล์แบคทีเรียดว้ยเทคนิค Nile 
blue A และติดตามการสะสมสารดว้ยวิธี Nile red ของแบคทีเรียจ านวน 772 ไอโซเลต  พบ
แบคทีเรีย 82 ไอโซเลต ท่ีสามารถสะสมสารพีเอชเอในระดบัโดยเฉล่ียร้อยละ 3.3 ถึง 85.77 ของ
พื้นท่ีทั้งหมดภายในเซลลเ์ม่ือตรวจสอบดว้ยกลอ้งจุลทรรศน์ฟลูออเรสเซนตภ์ายหลงัจากการเล้ียงเช้ือ
บนอาหารสมบูรณ์ท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 48 ชัว่โมง และยา้ยลงเล้ียงบนอาหารท่ีมี
สารอาหารขั้นต ่าสูตรดดัแปลงท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส เป็นเวลาอีก 48 ชัว่โมง  จากนั้นระบุชนิด
ของแบคทีเรียท่ีสะสมพีเอชเอเหล่าน้ีดว้ยลกัษณะทางสัณฐานและสรีรวิทยา และล าดบันิวคลีโอไทด์
ของ 16S ribosomal RNA gene   จากสัณฐานวทิยาของเซลลส์ามารถแบ่งแบคทีเรียไดเ้ป็น 4 กลุ่ม คือ  
กลุ่มแบคทีเรียแกรมบวกรูปร่างเซลล์เป็นท่อนไม่สร้างเอนโดสปอร์  กลุ่มแบคทีเรียแกรมลบรูปร่าง
เซลลเ์ป็นท่อน  กลุ่มแบคทีเรียแกรมบวกรูปร่างเซลล์เป็นท่อนสร้างเอนโดสปอร์ และกลุ่มแบคทีเรีย
แกรมบวกรูปร่างเซลล์กลม ซ่ึงมีจ านวน 15  3  59  และ 5 ไอโซเลต ท่ีสามารถสะสมสารพีเอชเอคิด
เป็นร้อยละ 3.3-70.72  5.1-21.01  8.3-85.77  และ 51.9-74.99 ของพื้นท่ีทั้งหมดภายในเซลล ์
ตามล าดบั  เม่ือศึกษาสมบติัทางสรีรวิทยาของแบคทีเรียทั้ง 82 ไอโซเลต พบความหลากหลายของ
สกุลของแบคทีเรีย จ านวน 8 สกุล คือ Bacillus  Chryseobacterium  Enterobacter  Klebsiella  
Listeria (ชนิดท่ีไม่เป็นเช้ือก่อโรค) Micrococcus  Pseudomonas และ Staphylococcus  จากนั้นได้
เลือกไอโซเลตตวัแทนของแบคทีเรียมาวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ของ 16S ribosomal RNA gene  
ซ่ึงไดผ้ลล าดบันิวคลีโอไทด์ในช่วง 1,381-1,439 คู่เบส   ท่ีเม่ือเปรียบเทียบความเหมือนกบัขอ้มูลจาก 
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Polyhydroxyalkanoates (PHAs) is a group of biopolymers functioning as 
carbon and energy reserves in microbial cells. Some PHA derivatives can be served as 
biodegradable plastics that have properties similar to petrochemical polymers, non-
degradable plastics, and are expected as the replacement for these petrochemical 
polymers. A wide range of bacterial species synthesize the polymers when a carbon 
source is provided in excess and essential growth nutrients are limited. The aim of this 
study was to determine the diversity of PHAs-producing bacteria isolated from 
cassava pulp samples. Seven hundred and seventy two bacterial isolates were 
investigated for PHA accumulation in their cells using Nile blue A technique as well 
as monitoring by Nile red method. Eighty two isolates could accumulate PHAs 
between 3.3 and 85.77% of their cell areas, which were observed under fluorescent 
microscope after cultivating on modified complex agar medium at 30C for 48 h, then 
transferred to modified minimal medium with incubating at the same condition and 
duration as the complex medium. These PHAs-producing bacteria were identified by 
their morphological and physiological characteristics, and 16S ribosomal RNA gene 
sequence.  From cell morphology, the bacteria could be divided into 4 groups: regular, 
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non-sporing Gram-positive rod, Gram-negative rod, endospore-forming Gram-
positive rod, and Gram-positive coccus groups comprising 15, 3, 59, and 5 isolates;
and accumulating PHAs in the range of 3.3-70.72%, 5.1-21.01%, 8.3-85.77%, and
51.9-74.99% of their cell areas, respectively. From physiological characterization, 8
genera: Bacillus, Chryseobacterium, Enterobacter, Klebsiella, Listeria (non-
pathogenic species), Micrococcus, Pseudomonas, and Staphylococcus were classified.
Then, representative isolates of these bacteria were selected for 16S ribosomal RNA
gene analysis. Nucleotide sequences of 1,381-1,439 base pairs of the gene were
obtained. When compared these sequences to sequences from GenBank database, it
was found that 3 isolates of Gram-negative rods had 96.7, 99.1, and 99.5% similarity
to Pseudomonas aeruginosa PAON 2, Klebsiella oxytoca SB 9, and Enterobacter
hormaechei CIP 103441 T, respectively. Eight isolates of endospore-forming Gram-
positive rods had 99.9, 99.2, 99.7, 98.0, 99.6, 99.2, 89.8, and 99.9% similarity to
Bacillus megaterium ATCC 14581T, Bacillus cereus ATCC 21281T, Bacillus sp.
NCCP-158T, B. cereus ATCC 43881T, B. subtilis KQC 85, Bacillus sp. IMT 21T, B.
cereus JS-33, and Bacillus sp. PBCC lOT, respectively. And a representative strain of
Gram-positive cocci had 99.3% similarity to Staphylococcus cohnii ATCC 29974T.
Two starch-hydrolysis strains isolated from cassava pulp sample, identified as
belonging to Bacillus megaterium, and accumulating PHAs more that 80% of their
cell areas, could have potential for biopolymer production.
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